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1. 概要
Total RNA-seq（Total RNA-sequencing without poly(A) selection）という手法を用
いることで，細胞中のRNA分子（新生RNAを含む）の量を網羅的に計測すること
ができる．本研究では，Total RNA-seqの解析から，RNA ポリメラーゼ II（以下，
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3. 状態空間表現 4. スプライスサイトの推定
5. 粒子フィルタによる状態推定（Pol II density, splice pattern） 6. Total RNA-seqリードの選定
7. スプライスサイトの推定結果 8. Pol II densityの推定結果
Duff et al. (2015). Nature 521, 376–379. Fig.1
Drosophilaのrecursive splice sites (RSS)
3個のRSSを推定
5個のRSSを推定
RSSの推定結果 (number of pf = 100,000) Human fetal (ERR042386)の推定結果
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観測モデル
状態変数の和 (n から sn)
snは n 番目の塩基が切除（スプライス）される位置
未知パラメータであり，転写伸⻑速度と同時に推定
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x s x s nλ期待リード数:
多様なスプライシングパターンであるオルタナティブスプライシングや，複数回のスプライシング反
応を⽰すリカーシブスプライシング(RS)などがあるため，スプライス部位は未知である．
期待リード数は， snからnまでの状態変数の総和によって表現される． snは位置nの塩基が除去される位置を表す．位置nがエキソンの場合，途中でエキソンの除去がなければ， snは3’末端の位置（sn
=N)になる． nがイントロンの場合，RSがないと仮定すれば， snはイントロンの終末点となる．
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b, Example of total RNA-seq data for the 
Ubx gene which is known to contain three 
recursive splice sites. 
c, Example of five recursive splice sites 
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 式(1)から  式(2)から
パラメータ推定について
Drosophila UbxのRSSは3個，lunaは5個が同定されている．粒子フィルタ
による状態推定を⾏ったところ，これらを推定できた.
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